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摘要:　红树林是分布于热带海岸潮间带的木本植物群落 ,由于暖洋流的影响 ,有的可分布到亚热带 ,红树林是热
带、亚热带海岸重要的植被类型 ,是维护海岸生态平衡的特殊生态系。 本文根据国内外近年来最新研究进展 ,对分
子标记技术及其在红树植物的遗传多样性研究的应用作一些简要叙述。
关键词: 　红树植物 ;　分子标记 ;　遗传多样性
中图分类号: 　 S543　　文献标识码:　 A
MOLECULAR MARKERS AND ITS USED IN
MANGROVE GENETIC DIVERSITTY
ZHAOMeng- li
1 ,　 LIN Peng
2
( 1.　 Co llege o f Eco log y and Envir onmental, Inner Mongo lia Ag ricultur al Univ er sity , Huhho t　 010018;
2.　 Co lleg e of life Science, Xiamen Unv ie rsity , Xiamen, 361005)
Abstract: 　 Mang rove are woody plant communities in the intertidal zone o f t ropical of coasx. By the inf lu-
ence of w orm ocean current , some species can grow in subtropical zone. It s̀ a important vegetation type and
an unique ecosystem fo r maintaining of coast ecolog ical balance in t ropical and subtropical a rea. An intro-
duction on the conception and type of mo lecular ma rker was made af ter the reviewing the new est research
prog ress in this field, the resea rch advance o f mo lecular marker used in mang roves genetice div ersi ty w as
described in detail.




态平衡的特殊生态系。当前 ,由于不合理的开发利用 ,全世界的红树林都面临着资源枯竭的严重境地 ,为保护
和可持续利用这一独特的珍贵资源 ,各有关国家开展了许多研究。 与其他生物保护一样 ,用分子标记的方法
研究其遗传变异及其与环境的关系是合理利用和保护的前提。
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随着分子标记技术的飞速发展及向各个学科的渗透 ,在植物遗传多样性的研究中已大量引入了分子标






酶电泳技术 ,通过遗传分析确定是等位基因编码的同工酶称为等位酶 ,绝大多数同工酶位点是共显性的。 等
位基因及基因频率可以直接计算 ,在每个种群或亲缘中间可以分析相同的同工酶位点。因此关于遗传变异的
水平及分布的数值可以直接相互比较 (王中仁 , 1994)。
　　研究表明 ,通过同工酶揭示红树植物的遗传变异
程度是比较低的。 Goodall和 Stoddar t( 1989)用等位
酶技术研究了红海榄的遗传变异 ,在 28个酶位点中
仅有 4个多态位点 ,其中只有 2个多态位点能进行遗
传判译 ,揭示出种和种群水平上的遗传变异程度远低
于植物的平均值 (表 2)。 在秋茄也有同样情况 , 18个
酶位点中仅有 5个为多态位点 ,种群平均多态位点百
分率为 19. 9% ,平均每位点等位基因数为 1: 1,期望
杂合度 ( He)只有 0. 04(黄生等 , 1996)。桐花树中也有




种平均* 50. 5 1. 96 0. 149
种群平均* 34. 2 1. 53 0. 113
红海榄 7. 7 1. 1








2. 1　限制性片段长度多态性 ( Restriction Fragment Leng th Polymo rphism , RFLP)
RFLP是指限制酶位切点的插入、缺失、重排或点突变导致酶切位点的增减所引起的基因型间限制性片
段长度的差异。 RFLP分析是 1项综合技术 ,涉及 DNA片段的克隆、基因组 DN A的提取、限制酶消化、琼脂
糖凝胶电泳、 Southem印迹转移、 DNA探针制备及分子杂交等一系列分子生物学技术。 早在 Bo tstein等
( 1980)年提出 RFLP概念不久 , Beckman和 Soller等 ( 1983)及 Tanksley等 ( 1983)就认识到其在植物遗传研
究和育种中的应用潜力。
对植物而言 ,可以分别用核基因组和叶绿体基因组进行 RFLP的研究。尤其是叶绿体基因组 ,若能得到
纯净的 DNA,则可以直接从酶切后的电泳图谱看出其多态性。应用这种方法 ,可以从种群内、种内、种间以及
属以上等不同水平对物种的亲缘性进行分析。 目前 , RFLP是 1种广泛应用的研究植物遗传多态性的方法。
Lakshmi, M等人 ( 1997)用 RFLP法分析了 8个分布地 45株老鼠勒 ( Acanthus ilil ifol ius L)种群内和种群间
的遗传多样性 ,结果表明 ,种群内的多态率为 3. 2%～ 9. 1% ;种群间 ,在总的 96个片段中 , 44个呈多态性 ,多
态率为 45. 8% 。
2. 2　随机扩增多态 DNA( Random Amplified Po lymo rphic DN A, RAPD)
RAPD技术是 1990年由美国科学家 Williams和 Welsh两个科研小组几乎同时建立起来的。此技术建
立在 PCR( Polymerase China Reaction)反应基础上 ,它是利用一系列随机引物 ,对基因组 DNA进行 PCR扩
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增 ,其产物通过电泳分离 ,染色后检测扩增产物 DNA片段的多态性 ,这些扩增产物 DNA片段的多态性反映
了整个基因组相应区域的 DNA多态性。由于 RAPD技术是以 PCR为基础 ,采用引物为随机引物 ,不需要内
切酶 , DN A探针、分子杂交和放射自显影等一系列复杂技术 ,操作简单易行。在其诞生的短短几年时间里 ,这
一技术已渗透于基因组研究的各个方面 ,同时也为植物遗传多样性的检测提供了 1个有力工具。 Parani. M
等人 ( 1997)采用此技术分析了红树植物白骨壤属 ( Avicennia )的 3个种—— 白骨壤 ( A. mariina )、药用白骨
壤 ( A.of f icinal is )和白海榄雌 ( A. alba )的遗传多样性及分化 ,结果表明: 在 10个亚种群内 ,白骨壤的多态性
为 17. 8%～ 18. 9% ,变异系数为 26. 5% ,白海榄雌和药用白骨壤的多态性分别为 37. 8% ( Lo ringa种群 )和
32. 3% ( Pichava ram种群 ) ,比分布于同一地区的白骨壤种群内的平均多态性 ( 27. 41% )要高 ,但远远低于白
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